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Resumen

Desde hace varias décadas, la antropologia biolédgica comenzé a utilizar marcadores moleculares en
estudios poblacionales. A partir de la década de 1990 se desarrollaron diferentes técnicas en biologia molecular
que permitieron extraer y tipificar ADN conservado en diferentes restos provenientes de museos y sitios arqueo-
l6gicos. Los estudios de ADN antiguo relacionados con problematicas arqueoldgicas conforman hoy un campo de
estudio denominado Arqueogenética. Se presentan en este trabajo algunas de las aplicaciones del ADN antiguo.
Se discuten las ventajas y limitaciones de estos estudios y su relaciéon con temas éticos y legales.
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STORIES IN GENETIC CODE. THE CONTRIBUTION OF ANCIENT DNA STUDIES TO ANTHROPOLOGY AND THEIR ETHICAL IMPLICATIONS
Abstract

For several decades, biological anthropology has employed different molecular markers in population
research. Since 1990 different techniques in molecular biology have been developed allowing preserved DNA
extraction and its typification in different samples from museums and archaeological sites. Ancient DNA studies
related to archaeological issues are now included in the field of Archaeogenetics. In this work we present some
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of ancient DNA applications in archaeology. We also discuss advantages and limitations for this kind of research
and its relationship with ethic and legal norms.

Key words: Archaeogenetics, Ancient DNA, American Peopling, Ethics.

INTRODUCCION

Desde hace ya varias décadas, la antropologia biolégica y otras disciplinas comenzaron
a utilizar marcadores genéticos moleculares' en estudios poblacionales. Estas investigaciones
permiten estimar la frecuencia, distribucion y evolucién diferencial de ciertos marcadores
genéticos en diferentes poblaciones del mundo, con el fin de responder a interrogantes
especificos sobre la historia evolutiva del género humano y su proceso de dispersion del
género Homo, sus diferentes migraciones y los procesos demograficos que contribuyeron
a conformar su estructura poblacional actual. Un trabajo pionero en el anélisis del ADN mi-
tocondrial de poblaciones humanas modernas fue publicado por Cann y colaboradores en
1987, que aport6 datos sustanciales para comprender el origen del género Homo en Africay
su dispersion global. Este fue el sostén inicial de la“hip6tesis de una Eva mitocondrial”.

Posteriormente, desde la primera extracciéon de ADN a partir de tejidos humanos
momificados (Human Medical College, 1980) y gracias al desarrollo de nuevas técnicas en
biologia molecular como la reaccién en cadena de la polimerasa (Mullis y Faloona, 1987),
fue posible amplificar y caracterizar ADN conservado en restos humanos y otros organis-
mos extintos (Pdabo et al., 1989; Hagelberg et al., 1989). En el afo 2000, Renfrew propone
el término de Arqueogenética para referirse a estudios que involucren el andlisis de ADN
antiguo, que junto a la informacién existente en poblaciones actuales incorpora la dimen-
sion temporal en los estudios genético-poblacionales.

En este trabajo se describirdn y analizaran algunas de las aplicaciones del ADN an-
tiguo en investigaciones arqueoldgicas y bioantropoldgicas, considerando sus alcances y
limitaciones junto a las implicancias legales y éticas de este tipo de estudios.

VENTAJAS Y LIMITACIONES DE LA UTILIZACION DEL ADN ANTIGUO

La primera consideracion en estas investigaciones estd vinculada a la supervivencia
y caracteristicas del ADN que pueda obtenerse de restos arqueoldgicos. Si bien el ADN pre-
servado en diferentes tejidos y partes esqueletales puede extraerse exitosamente (Kaestle
y Horsburgh, 2002), el mismo puede estar degradado, dependiendo de las condiciones
ambientales del sitio arqueolégico y/o del museo donde estaban depositados los restos.
Luego de la muerte, los &cidos nucleicos se vuelven inestables, ya que comienzan procesos
como la oxidacién y la hidrélisis ~que modifican quimicamente las bases nucleotidicas-
quedando solamente pequenos fragmentos amplificables (Hofreiter et al., 2001).

Diversos investigadores han sefalado que durante la extraccién vy tipificacion del
ADN se deben extremar las medidas para evitar problemas vinculados con la contaminacion
y posterior autentificacion de los resultados (Cooper y Poinar, 2000; Hofreiter et al., 2001;
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Kaestle y Horsburgh, 2002; Hummel, 2003; Paabo et al., 2004; Gilbert et al., 2005; entre
otros). Por esa razén es necesario evaluar las probabilidades de extraccion del ADN de las
muestras antiguas, en funcion de su estado de preservacion, lo cual evitaria la destruccion
innecesaria de material arqueoldgico. Ademas, asumiendo que habitualmente el material
llega contaminado, se debe proceder a su decontaminacién y también prevenir la conta-
minacién con ADN exdgeno durante los procedimientos en el laboratorio.

Si bien existen diferentes protocolos para la extraccion y tipificacion del material
genético de muestras antiguas —ver Hummel (2003) para una completa revisién técnica-la
mayoria de los investigadores recomienda que:

1) el lugar de trabajo sea exclusivo para los estudios de ADN antiguo y esté aislado de
lugares donde se manipulen muestras modernas.

2) el personal involucrado en todas las tareas utilice guantes, barbijos, mascarillas y guar-
dapolvos descartables en todas las etapas del proceso de extraccion.

3) antes de la extraccion, las superficies de las muestras sean tratadas con hipoclorito de
sodio y/o pulidas, a fin de remover los posibles contaminantes, especialmente ADN exégeno.

4) todos los materiales a emplear para extraer el ADN y analizarlo estén libres de acidos
nucleicos. Para ello sera necesario tratar con hipoclorito de sodio e irradiar con UV accesorios
tales como herramientas, mesadas, etcétera.

5) todos los instrumentos, reactivos, enzimas y soluciones sean sélo utilizados en el tra-
bajo con ADN antiguo y se almacenen en lugares sin contacto con ADN moderno u otras
fuentes de contaminacion.

Una vez que el ADN ha sido obtenido, serd necesario utilizar controles y blancos
en todos los procesos de tipificacion para descartar contaminacién y la presencia de
inhibidores que impidan la amplificacién. Los controles deben ser tratados con las mis-
mas soluciones y materiales con las que fueron trabajadas las muestras. Los resultados
obtenidos deben ser reproducibles a partir de diferentes extracciones y amplificaciones
del mismo material.

MARCADORES MOLECULARES MAS EMPLEADOS

1. ADN mitocondrial

Las mitocondrias, que son organelas presentes en todas las células del organismo,
poseen una cadena de ADN circular que ha sido completamente secuenciada (Anderson et
al.,, 1981; Andrews et al., 1999). Este ADN es transmitido por via materna sin recombinacién
(Danan etal., 1999; Eyre-Walker et al., 2001). Por esta razén es posible reconstruir los linajes
maternos de una poblacién, constituyéndose asi en una herramienta poderosa a lahorade
realizar reconstrucciones filogenéticas y estudiar la evolucién de poblaciones o especies
(Elsheman et al., 2003; Schurr, 2004). Ademas, la gran cantidad de genomas mitocondriales
presentes en cada célula incrementa las posibilidades de éxito para su recuperacion en
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materiales antiguos (Hummel, 2003). Algunos autores postulan la posibilidad de la herencia
de este genoma por via paterna (Gyllensten et al., 1991; Awadalla et al., 1999). Sin embargo,
se ha argumentado que si la herencia paterna del ADNmt es posible, su presencia seria
reducida respecto del total de ADNmt presente en cualquier organismo, dado que existen
procesos de destruccidn, inactivaciéon y dilucion (Kraytsberg et al., 2004), por lo que pasaria
desapercibido en la mayoria de los casos a la hora de realizar un analisis del mismo.

2. Microsatélites

Son secuencias de ADN no codificantes y de repeticiones cortas (Short Tandem
Repeats, STR’s). Estan distribuidas en todo el genoma humano. Se estima que conforman
aproximadamente el 20% del genoma total. Estan caracterizadas por repeticiones de los
mismos nucledtidos (entre dos y seis pares de bases) y estan presentes en todos los cromo-
somas, incluyendo los sexuales. Son utilizados en investigacién forense y también para la
identificaciéon y determinacion del parentesco entre individuos. Desde la década de 1990
se emplean para el andlisis de muestras antiguas prehistéricas e histéricas (Hummel, 2003;
Keyser-Tracqui et al., 2003; Carnese et al., 2010).

3. Amelogenina

Es un gen de copia simple localizado en la region Yp11.2 del cromosoma Y, y su
homoélogo en la region Xp22.3-p.22.1 del cromosoma X. El gen codifica para una proteina
que regula el esmalte dental. Debido a que es dimérfico, posee diferente cantidad de
pares de bases en cada uno de los cromosomas en los que esta presente. Dicho marcador
se utiliza en casos forenses y es de gran importancia en arqueologia, ya que permite sexar
individuos. El fragmento del gen que se amplifica es de 112y 106 pares de bases en el cro-
mosoma Y y X, respectivamente. Comparando los tamafios de los fragmentos obtenidos
de su amplificacién se puede realizar un sexado de las muestras: dos bandas para el sexo
masculino y una para el femenino.

Estupios DEL ADN ANTIGUO EN INVESTIGACIONES ARQUEOLOGICAS

En la actualidad uno de los objetivos mas importantes en los estudios prehistoricos
es reconstruir el medio ambiente en el cual las poblaciones humanas se desarrollaron y
vivieron. Las reconstrucciones ambientales se realizan identificando flora y fauna en los
sitios arqueoldgicos e infiriendo a través de las caracteristicas de las especies presentes y
sus habitats preferidos, cémo podria o deberia haber sido el ambiente en el momento en
que las mismas fueron depositadas en el sitio, ya sea por agentes humanos u otros. Muchas
veces es dificil realizar estas identificaciones a través del registro arqueolégico debido a su
fragmentacion, descomposicion y meteorizacion (Lanata, 1996; Gobalet, 2001).

En este aspecto las metodologias moleculares pueden constituirse en una impor-
tante herramienta para la reconstruccién de las practicas culturales pretéritas, como por
ejemplo en las investigaciones sobre:
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a) Domesticacion de plantas y animales y tipo de dieta. El tema ha sido abordado a través
de enfoques moleculares que permitieron diferenciar y reconocer especies domesticadas
en tiempos prehistéricos por parte de grupos humanos, en diferentes regiones del mundo.
En América, se estudio este proceso también en muestras de camélidos, donde se hallaron
diferencias genéticas entre las especies salvajes y las domesticadas (Kadwell et al., 2001;
Marin et al., 2008). En recursos vegetales, se analizaron distintas variedades de maiz y se
estimaron sus posibles lugares de origen y los momentos de su domesticacion (Matsuoka
et al., 2002; Clark et al., 2005; Lia et al., 2007).

b) Estratificacion social: Otro de los topicos importantes en la investigacion prehistorica ha
sido la emergencia de la diferenciacion social. A través del analisis del ADN mitocondrial
de las diferentes especies de pescado consumidas, Speller y colaboradores (2005) han
llegado a proponer una adquisicion diferencial de especies de salménidos en poblaciones
de la costa noroccidental de Canada, solamente consumidas por algunos individuos de
grupos Lillooet, hacia el 1500 A.P. Esta estratificacion econdmica también fue apoyada por
lainformacion obtenida de los restos arqueoldgicos encontrados en el sitio (Hayden, 1997;
Hayden y Adams, 2004).

¢) Restos de coprolitos: Este tipo de vestigio ha sido utilizado para reconstruir la dieta de las
poblaciones arqueoldgicas identificando varias especies de plantas y animales que fueron
consumidas por humanos, e identificar los haplogrupos mitocondriales de los individuos
asociados a estos restos (Poinar et al., 2001).

d) Restos bioldgicos diversos: Se ha logrado recuperar ADN de restos de plantas halladas
en vasijas aztecas (Burger et al., 2000); identificar paleo-flora de sitios arqueoldgicos de
5.300 AP a partir de muestras de hierba (Rollo et al., 1994) y recuperar ADN de pictogrifos
de 3.000 a 4.000 AP de sitios de la cultura Pecos, identificando restos de grasa animal y
vegetal en la pintura utilizada (Reese et al., 1996).

e) Empleo de restos animales como datos “proxy”: Estos datos suelen utilizarse frecuente-
mente en arqueologia como un registro indirecto de informacién no obtenible por otros
medios (p.e isdtopos estables para determinacién de paleodieta, condiciones climaticas,
etc). El ADN extraido de los restos de animales presentes en los sitios arqueoldgicos ha
sido empleado para trazar movimientos poblacionales prehistéricos. Se ha comenzado
por estudiar la presencia de ratas (Rattus exulans) en distintas islas de Polinesia y Hawaii,
y se hipotetizé que las mismas acompafiaron a los humanos en varios de sus ingresos,
hace aproximadamente 600 afnos. La variabilidad genética mitocondrial encontrada en
las muestras analizadas indica que hubo diferentes flujos migratorios de esta especie
(Matisoo-Smith et al., 2001 ay b).

f) Enfermedades producidas por microorganismos: Diversos procesos infecciosos pueden
dejar marcas esqueletales dificiles de identificar. Las técnicas de ADN antiguo han permitido
establecer la presencia de organismos patégenos que pudieron afectar a poblaciones pre-
histdricas. El Mycobacterium tuberculosis ha podido ser identificado en momias andinas con
unaantigliedad de 140a 1200 afos D.C (Konomi et al., 2002), sugiriendo que la tuberculosis
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podria haber estado presente en América antes de la llegada de los espafioles. También ha
sido utilizada esta metodologia para estudiar epidemias histéricas, como la “peste negra”
(Yersinia pestis) a partir de piezas dentales del siglo XIV en el sudeste de Francia (Drancourt
y Raoult, 2002) y lepra (Mycobacterium leprae) a partir de muestras obtenidas de craneos
de cementerios medievales de Escocia (Taylor et al., 2000).

NiveLES DE EsTUDIO DE ADN ANTIGUO EN HUMANOS

Segun Herrmann y Hummel (1994) y Kaestle y Horsburgh (2002), los estudios en
restos humanos pueden aplicarse teniendo en cuenta diferentes niveles de analisis. El mas
simple de todos es el individual y/o familiar, donde los estudios de ADN antiguo se utilizan
para determinar sexo, reasociar restos esqueletales desarticulados, rastrear enfermedades
y también identificar antepasados o descendientes entre los individuos analizados (Stone
et al,, 1996; Gerstenberger et al., 1998). Para su resolucién suelen utilizarse marcadores
mitocondriales y nucleares, asi como los microsatélites. Sin embargo, a estos ultimos no
siempre es posible tipificarlos en muestras antiguas. Un ejemplo de este nivel es el estudio
realizado en una tumba del sitio arqueolégico Cortaderas Derecha, en la provincia de Salta.
En este caso se analizé a tres individuos, todos pertenecian al mismo linaje materno mito-
condrial y ademds compartian alelos nucleares que sugerian una relacién de parentesco
entre ellos (Dejean et al., 2006).

El siguiente nivel, denominado local, se refiere a grupos pequefios, mas amplios
que los familiares, en los que se pueden identificar lineas maternas o paternas a través de
haplogrupos y haplotipos en individuos temporalmente cercanos dentro de un mismo sitio
o regién. En grupos de este tamaio poblacional, en general no se verifica, como sefalan
Kaestle y Horsburgh (2002), una pérdida de la diversidad genética cuando se los compara
con poblaciones actuales de la misma region, como se observé en el estudio realizado en
Pampa Grande (provincia de Salta), en relacion con los marcadores nucleares y haplotipos
del ADNmt (Carnese et al., 2010).

Finalmente, el otro nivel propuesto es el poblacional, realizado a escalas tempo-
rales y espaciales mas amplias que las locales, en el que también se pueden estudiar
movimientos de grupos prehistoricos y resolver interrogantes acerca de la continuidad
o reemplazo poblacional. Debido a que la variacidon genética es heredada de generacién
en generacion, las poblaciones modernas deberian tener frecuencias génicas similares
y/o compartir haplogrupos y haplotipos de marcadores uniparentales con grupos que
habitaron sucesivamente las mismas regiones de un continente, cuando los mismos
estuvieran emparentados. Si las frecuencias y/o linajes difieren, esto podria deberse a
la accién de mecanismos microevolutivos o bien a que se trate de grupos de diferentes
origenes. Estos estudios han permitido analizar los cambios en la variabilidad genética
de las poblaciones en sucesivos periodos temporales, como se evidencia en el estudio de
Moraga et al. (2005), cuando se analizaron grupos que habitaron entre el 6.000 y el 500
A.P.los valles del norte de Chile, comparandolos con las poblaciones actuales. Entre otras
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observaciones, es interesante mencionar los cambios que detectaron en las frecuencias
de los haplogrupos mitocondriales By A, con un incremento paulatino del primeroy una
marcada disminucién del segundo.

APORTES DEL ADN ANTIGUO EN ESTUDIOS BIOANTROPOLOGICOS Y DE POBLAMIENTO
AMERICANO

La dispersion de Homo sapiens en América ha sido analizada desde diferentes
enfoques y disciplinas. El proceso de dispersion humana en este continente no puede ser
comprendido de manera integral desde una sola 6ptica y/o con la informacion generada
s6lo por una disciplina (Clark et al., 2004; Lanata et al., 2008). Las primeras aproximaciones
fueron aportadas desde la arqueologia a través del descubrimiento de particulares puntas
de proyectiles en contextos de fauna extinta, las cuales fueron asociadas con los primeros
pobladores del continente. Estas puntas se conocen con el nombre de Clovis, las cuales se
tomaron como la tecnologia representante de los inmigrantes iniciales (Haynes, 1966). Esta
postura fue retomada posteriormente por Martin (1973) para modelar el poblamiento ame-
ricano, estableciendo el consenso que apoyaba a esa cultura como el rasgo representativo
de los primeros habitantes y el comienzo del paradigma “Clovis primero”. Esta era la Unica
imagen aceptable de los primeros pobladores americanos provenientes del noreste de
Asia. Los sitios arqueoldgicos atribuidos a dicha cultura tienen un rango temporal acotado
entre los 11.200 y 10.500 rcybp (Fiedel, 2000). Cualquier hallazgo arqueoldgico, para ser
aceptado, tenia que ser posterior a este fechado. Actualmente, las investigaciones en sitios
arqueoldgicos de cronologias anteriores a Clovis y con diferentes conjuntos artefactuales
han contrastado con aquella imagen, demostrando que la dispersion por el continente y
las adaptaciones de los primeros grupos humanos fueron mucho mas complejas de lo que
se creia (Meltzer, 1992; Adovasio, 1993; Dillehay, 1999, 2000; Fiedel, 2000, Borrero, 2001;
Civalero y Franco, 2003; Miotti y Salemme, 2003; entre otros).

Desde la antropologia bioldgica se han realizado estudios craneales para analizar la
diversidad de las primeras poblaciones y poder estimar su lugar de procedencia a través de
sus rasgos fenotipicos. Los primeros andlisis craneométricos identificaron a las poblacio-
nes americanas como cercanas biolégicamente a las asidticas debido a sus caracteristicas
“mongoloides” (Ossenberg, 1994, Brace, 2004). Sin embargo, recientes investigaciones
han planteado la presencia de rasgos “pre-mongoloides” en las poblaciones iniciales,
proponiendo una discontinuidad biolégica entre los primeros habitantes de América y las
subsiguientes poblaciones presentes en el continente (Steele y Powell, 1994). Asimismo,
otros autores habian ya postulado que en el momento inicial del poblamiento existian
poblaciones paleoamericanas con una morfologia craneal generalizada, seguida por otra
posterior de amerindios con caracteristicas craneales “mongoloides” (Neves y Pucciarelli,
1998; Powell y Neves, 1999, Pucciarelli, 2004, Pucciarelli, 2009).

Los analisis del ADNmt en poblaciones modernas aportaron informacién adicional a
este debate. Se han reconocido cinco haplogrupos mitocondriales presentes en toda Amé-
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rica que han sido denominados A, B, C, D y X; este ultimo detectado sélo en Norteamérica
(Foster et al., 1996). Estos haplogrupos también estan presentes en las poblaciones de Asia
y en Siberia, (Schurr et al., 1990; Torroni et al., 1992; Horai et al., 1993; Kolman et al., 1996;
Merriwether et al., 1996; Eshleman et al., 2003), concordando con la informacién arqueo-
I6gica y craneométrica sobre la procedencia de los grupos americanos. Se ha postulado a
las regiones de Altai en Asia o Amur en Siberia, al Norte de Mongolia, como los lugares de
origen mas probable de las poblaciones americanas, en base a ciertas evidencias genéticas
y arqueoldgicas (Goebel et al., 2008).

A través del calculo de coalescencia en muestras modernas se pudo estimar que
dichos haplogrupos tendrian una edad aproximada de entre 20.000 y 30.000 afios (Bonatto
y Salzano, 1997a), excepto el haplogrupo B, que parece provenir de una migracién posterior
o que, alternativamente, su menor profundidad temporal podria deberse a un problema
de muestreo (Schurr, 2004). Estas investigaciones han retrotraido unos milenios la fecha
estimada por la arqueologia, cuestionando el paradigma “Clovis primero”, y apoyando la
cronologia de los sitios mas antiguos de América como Monte Verde en el Sur de Chile con
un fechado de 12.800 rcybp para su estrato mas aceptado y Meadowcroft en el Este de
E.E.U.U., que posee dataciones radiocarbénicas entre 19.000 y 11.000 rcybp concordantes
con la estratigrafia del sitio (Fiedel, 2000).

A partir de los datos obtenidos de muestras prehistéricas, histéricas y contempora-
neas se ha hipotetizado, a través de calculos demograficos y de diversidad genética, que
el poblamiento americano podria haber sido producto de una sola migracién (Bonatto y
Salzano, 1997b; Hey, 2005; Dejean et al., 2007; Kitchen et al., 2008). El nUmero de migrantes
pudo haber sido muy reducido y aun asi podria explicarse la distribucién y variabilidad
genética actual, aunque las poblaciones hayan estado expuestas a un aislamiento geo-
grafico muy marcado antes de ingresar al continente americano, donde se habria dado
posteriormente una rapida expansién demografica (Hey, 2005; Tamm et al., 2007; Dejean
et al., 2007; Kitchen et al., 2008).

Las investigaciones de ADN antiguo apoyan, en parte, estas observaciones. En
estos estudios se han detectado, con porcentajes variables segun los grupos analizados y
con un rango temporal que va de los 10.300 A.P. hasta los tiempos histéricos, los mismos
haplogrupos mitocondriales que estan presentes en poblaciones amerindias actuales.
Una excepcion es el hallazgo en un individuo del haplogrupo M, el cual tiene una posicion
nodal con respecto a los linajes Cy D y que también se encuentra en poblaciones asiaticas
actuales (Malhi et al., 2007). El haplogrupo X, por su parte, ha sido identificado y confirmado
en muestras antiguas solamente en Norteamérica, como ocurre en poblaciones modernas
(Malhiy Smith, 2002; Kuch et al., 2007) (Tabla 1).

Estos resultados sugieren una estrecha afinidad genética entre las poblaciones “an-
tiguas”y “modernas’, que podria sustentar la hipotesis de una Unica migracion desde Asia
o por varias oleadas migratorias, a partir de un mismo sustrato poblacional. Estos datos
parecen contraponerse con ciertas investigaciones craneométricas que apoyan la migracién
de dos stocks poblacionales, fenotipicamente diferentes (Pucciarelli, 2009).
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Sin embargo, hay que tener en cuenta que las investigaciones de ADN antiguo son
aun escasas, que los tamanos de las muestras analizadas son pequefnos y que la mayor parte
de los estudios, salvo excepciones, se ha circunscrito al andlisis de ADN mitocondrial. Por
consiguiente, entendemos que este debate aln permanece abiertoy que, seguramente, se
enriquecera con nuevos aportes provenientes de los estudios arqueoldgicos, morfoldgicos
y genéticos.

ASPECTOS ETICOS Y NORMATIVAS LEGALES

Como ocurre con cualquier estudio sobre restos humanos, es importante consi-
derar las implicancias éticas, legales y sociales de estas investigaciones. Muchas de estas
inquietudes éticas son novedosas, ya que es un campo nuevo de estudio y que tiene
poco tiempo de trayectoria. Usualmente es posible extraer ADN de huesos largos con
un dafo minimo y remontarlos para la reconstruccién de la pieza (Gibbon et al., 2009).
Con los restos dentales ocurre lo mismo, ya que al trabajar con la pulpa dental, no es
necesario producir ningun dano externo a la pieza, teniendo la posibilidad de rellenarla
luego de la extraccion (Crespo et al., 2009). De todas maneras, cabe la posibilidad de que
las piezas arqueoldgicas analizadas sufran algun tipo de dafo -i.e. fracturas o fisuras por
su fragilidad o algun otro tipo de desgaste. En este caso es importante tener en cuenta
la obligacion primordial de preservar el material arqueoldgico sobre cualquier proyecto
o interés de investigacion.

Debido a que estos recursos son escasos e irremplazables, concordamos con otros
autores (Kaestle y Horsburgh, 2002) en que los andlisis que puedan llegar a implicar al-
guna accion destructiva sobre la/s pieza/s, s6lo deben realizarse en los casos donde los
resultados puedan llegar a ser informativos o resolutivos de importantes debates, o que
puedan proveer nuevos datos a fin de comprobar hipétesis, siempre y cuando no reporte
en una pérdida irreparable para el patrimonio cultural y arqueolégico en su sentido amplio
o impida cualquier otro analisis posterior de las piezas tratadas. En muchos casos, el ADN
antiguo puede no ser muy informativo en algunas investigaciones debido a las propias
limitaciones de este tipo de andlisis, ya sefalados anteriormente.

Otraimportante cuestién a considerar es la de realizar un analisis previo de las piezas
ya que muchas veces las mismas no poseen las condiciones de preservacién necesarias
para realizar estas determinaciones, por lo que no deberian ser incorporadas a estos estu-
dios. Estas muestras pueden ser conservadas para las futuras generaciones o hasta que se
desarrollen nuevos métodos de extraccidon que no sean invasivos para la pieza.

CONSIDERACIONES LEGALES

En la actualidad, existen ciertos requisitos y normas legales a los cuales atenerse ala
hora derealizar cualquier analisis sobre restos arqueoldgicos. Si bien diversas leyes han sido
aprobadas en cuanto a la utilizacién y estudio de restos arqueoldgicos (tanto naturales como
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culturales), el andlisis sobre restos humanos debe tener un respeto y cuidado ain mayor.
Para este fin disponemos de la Ley Nacional n°25.517. Por otro lado, en los Ultimos afos y
en vista de las crecientes investigaciones en relacién al registro bio-cultural, la Asociacién
de Antropologia Bioldgica Argentina ha expedido recomendaciones para el tratamiento y
el quehacer en la investigacion con este tipo de registro (AABA, 2007). Dicha acta apoya el
estudio de los restos humanos teniendo en cuenta el respeto y responsabilidad que ello
merece, sumado a la obligatoriedad de trabajar con las comunidades de origen a fin de
evitar cualquier inconveniente, ante la posibilidad de solicitudes de recuperacion a futuro
de los mismos. Asimismo, aconseja cdmo realizar una adecuada gestién y manejo de los
restos humanos de las colecciones disponibles para su correcta catalogacién, estudio y
preservacion.

Recientemente se dictamind la formacion del INAI (Instituto Nacional de Asuntos
Indigenas) a través del decreto 710/2010. El mismo establece que dicha institucion sera la
encargada de coordinar, articular y asistir en el seguimiento y estudio del cumplimiento de
las directivas y acciones de la ley citada anteriormente. En cuanto a los restos humanos en
posesion de diferentes organismos gubernamentales o privados, el INAl junto con el INAPL
(Instituto Nacional de Antropologia y Pensamiento Latinoamericano) seran los encargados
de realizar los relevamientos necesarios a fin de identificar dichos restos como aborigenes
y proponer su efectiva restitucién a su comunidad de origen, ademas de mediar ante los
posibles conflictos de intereses y verificar los diversos emprendimientos cientificos que
tengan por objeto a las comunidades aborigenes.

Las normas citadas anteriormente son relativamente novedosas e intervienen en el
quehacer de las diferentes disciplinas que estudian el pasado de las poblaciones aborigenes.
Creemos que las mismas deben ser tenidas en cuenta, sobre todo en el campo del ADN
antiguo. De esta manera, estos marcos legales abren la posibilidad de poder trabajar en
conjunto con las diferentes comunidades e instituciones que intervienen y acttan para la
conservacion de los restos humanos, y a su vez permiten enriquecer y ampliar el conoci-
miento de los procesos que atravesaron las poblaciones del pasado.

CONCLUSIONES

En este trabajo hemos transitado un camino que va desde los andlisis acerca de las
ventajas y limitaciones que tienen las investigaciones de ADN antiguo, siguiendo por las
aplicaciones de estas determinaciones en los estudios arqueoldgicos y bioantropoldgicos
y por los aportes que sus datos generan para una mejor comprension de la problematica
del poblamiento americano.

A partir de la evaluacion realizada podriamos concluir que:

Si bien el anélisis del ADN antiguo es laborioso, sabemos que la informacién que
proporciona es valiosa y de aplicabilidad en diversas disciplinas. Actualmente se dispone

de distintos medios técnicos para extraer y tipificar el ADN de muestras antiguas, evitar
posibles contaminaciones y poder asi reproducir y autentificar los datos obtenidos.
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Estos estudios han aportado informacion adicional para investigar ciertas pro-
blematicas sobre el pasado humano, completando la informacion generada desde otras
disciplinas como la bioantropologia y la arqueologia. En esta Ultima es donde el aporte
del ADN antiguo ha demostrado tener una amplia variedad de aplicaciones, sobre todo
en aquellos casos donde los procesos de “formacién de sitio”implican alteraciones tanto
antrépicas como no antrépicas que han modificado la supervivencia y visibilidad de los
restos arqueoldgicos.

Para el caso particular de América el estudio de las poblaciones prehistéricas ha
permitido observar una diversidad de haplogrupos mitocondriales presentes también
en las poblaciones nativas actuales. Esto nos indicaria la existencia de una continuidad
genética para los linajes maternos, desde los 10.300 A.P. hasta momentos histéricos, sugi-
riendo asi la idea de que una Unica migraciéon podria explicar el poblamiento americano.
Sin embargo, como fue sefalado, sera necesario obtener mayor informacion para llegar a
una conclusion definitiva.

Con respecto a las cuestiones éticas se ha hecho referencia al conjunto de normasy
reglamentaciones a seguir para realizar estos tipos de analisis. Atenerse a ellas obliga a con-
censuar con las comunidades originarias y/o con las autoridades del o los museos donde las
piezas se encuentran depositadas. A su vez, el investigador debe cumplir con los requisitos
fijados por los comités de ética independientes o de las instituciones a las que pertenece.
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